





model  genomes.  Research  communities  working  on  other 
organisms rely on automated annotation and/or on annotation 











structures.  Once  this  step  is  achieved,  the  curated  genes 
will be incorporated and merged with the predicted genes in 




















































SLC2A13,  whereas  fragments  2  and  3  are 
homologous to the middle and 3’  end of the 
human gene, respectively.

























•  Jamborees  are  a  great  opportunity  for  researchers  to 
manually annotate genes in species with less funding;
•  Low  coverage  genomes  have  higher  numbers  of  poorly 
assembled regions, difficult to be annotated by automated 
means, but easily scrutinised by manual annotation;
• The current assembly of the pig genome is available in 
PreEnsembl. We envisage that soon the gene annotation in 
pig will be presented as a combination of Ensembl­Havana 
merged gene set as in human and mouse. The best of both 
manually and automated annotation worlds is upon us!
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